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Figure 1 : Alignmen^gf the BASB053 polynucleotide sequences. 

Identity to SeqID r4f J is indicated by a dot and Gap is indicated by a dash. 

* 20 * 

Seqidl : ATGGGACAGTTTATGTCAGTTTTCCGCATC : 3 0 
Seqid3 : . 



40 * 60 
Seqidl : AATATGACCGCCGCCACGGTTTTGGCAGCA : 6 0 
Seqid3 : ...T.... . 8 



* 80 * 

Seqidl : CTTTCGTCTTCGGTTTTTGCCGCACAAACG : 9 0 
Seqid3 : . 



100 * 120 
Seqidl : GCGGATTTGGAAACCGTCCACATCAAAGGG : 12 0 
Seqid3 : _ . 2 9 



* 140 * 

Seqidl : CAGCGTTCGTACAACGCGATTGTCACCGAG : 15 0 
Seqid3 : . 59 



160 * 180 
Seqidl : AAAAACGGCGATTACAGCTCGTTTGCCGTC : 18 0 
Seqid3 : . 89 



* 200 * 

Seqidl : ACCGTCGGCACAAAAATCCCCGCTTCTTTG : 210 
Seqid3 : . 119 
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220 * 240 
Seqidl : C G C G AAATT C CG C AAT C CGT CAG TAT CAT C • 24 0 
Sec 2 ±d3 : : 14 9 



* 260 * 

Seqidl : ACCAACCAGCAGGTCAAAGACCGCAATGTT : 2 70 
Seqid3 : . 1?g 



280 * 300 
Seqidl : GATACGTTTGACCAGTTGGCGCGCAAAACG : 3 00 
Seqid3 : : 209 



* 320 * 
Seqidl : CCCGGCCTGCGCGTGTTGAGCAACGATGAC : 33 0 
Seqid3 : : 23 9 



340 * 360 
Seqidl : GGACGCTCTTCGGTTTACGCGCGCGGTTAC : 3 60 
Sec 3 id3 : : 269 



* 380 * 
Seqidl : GAATACAGCGAATACAACATCGACGGCCTG : 3 90 
Se< 5i d 3 : . 299 



400 * 420 
Seqidl : CCCGCGCAGATGCAGAGTATCAACGGCACG : 42 0 
Se <* id3 : : 329 



Seqid3 
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* 440 * 

Seqidl : CTGCCCAATCTGTTCGCCTTCGACCGCGTG : 45 0 



359 



460 * 480 

Seqidl : GAAGTGATGCGCGGGCCGAGCGGACTGTTC • 480 
Seqid3 : 



389 



01 



* 500 * 

Seqidl : GACAGCAGCGGCGAGATGGGCGGTATCGTG : 510 



Seqid3 



Seqid3 



Seqid3 



419 



520 * 540 

Seqidl : AATCTGGTGCGCAAACGCCCGACCAAAGCG • 54 0 
Seqid3 : _ 



449 



* 560 * 
Seqidl : TTCCAAGGTCATGCTGCGGCAGGGTTCGGT : 570 
? : 479 



580 * goo 
Seqidl : ACGCACAAACAATATAAAGCCGAGGCGGAC : 600 
Se( J id3 : : 509 



* 620 * 
Seqidl : GTATCGGGCAGCCTCAATTCAGACGGCAGC : 63 0 
: 539 



640 * 660 

Seqidl : GTGCGCGGCCGCGTGATGGCGCAGACCGTC 
Seqid3 : 



660 
569 



WO 00/42193 



09/889267 



PCT/EPOO/00137 



4/15 



Seqidl 
Seqid3 



* 680 * 

GGCGCGTCTCCGCGTCCCGCCGAGAAAAAC 



690 
599 



PJ 



700 * 720 
Seqidl : AACCGGCACGAAACCTTCTACGCGGCGGCG 
Seqid3 : 

* 740 * 

Seqidl : GATTGGGACATCAACCCCGATACGGTTTTG 
Seqid3 : 

760 * 780 
Seqidl : GGCGCGGGCTATCTTTACCAGCAACGCCAC 
Seqid3 : 

* 800 * 

Seqidl : CTCGCGCCGTACAACGGCTTGCCAGCCGAT 
Seqid3 : 

820 * 840 

Seqidl : GCCAATAACAAATTACCGTCCCTGCCGCAA 
Seqid3 : 



720 
629 



750 
659 



780 
689 



810 
719 



840 
749 



* 860 * 

Seqidl : CACGTATTTGTCGGCGCGGATTGGAACAAA : 87 0 
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880 * 900 
Seqidl : TTTAAAATGAACAGCCACGACGTGTTTGCC • 90 0 
Seqid3 : : 809 



* 920 * 
Seqidl : GATTTGAAACATTACTTCGGCAACGGCGGC • 93 0 
Sec 2 id3 : : 83 9 



940 * 960 
Seqidl : TACGGCAAAGTCGGTATGCGCTATTCCGAC : 96 0 
Seqid3 : : 869 



* 980 * 
Seqidl : CGCGATGCCGACTCCAACTATGCCTTTGCC : 99 0 
Seqid3 : : 899 



1000 * 1020 
Seqidl : GG C AG C AAG CTGGG C ATG AAAAC C C CGG C A : 102 0 
Seqid3 : . 929 



* 1040 * 

Seqidl : GGCCGCCCGGGCTGCAATACGGCTGACGAC : 105 0 
Seqid3 : . g59 



1060 * 1080 
Seqidl : AAAGCCTGCGCGGTGGGTTTGGGTACAGAA : 108 0 
Seqid3 : : 989 



* 1100 * 

Seqidl : ATCAAACAAAAAGCCCTCGCGTTTGACGCC : 1110 
Seqid3 : . 10ig 
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1120 * 1140 
Seqidl : AGCTACAGCAGGCCTTTCCGCTTGGGCAAT : 114 0 
Seqid3 •• : 104 9 



* 1160 * 
Seqidl : ACGGCCAACGAATTTGTCATCGGCGCCGAT : 1170 
Seqid3 : : 1079 



m 



1180 * 1200 
Seqidl : TACAACCGCTTCCGCAGCACCAACGAACAA : 12 0 0 
Seqid3 : . 1109 



* 1220 * 
Seqidl : GGCCGTACTACTTTATATGCACGCGGCGGC : 123 0 
Seqid3 : : 1139 



N 1240 * 1260 
£| Seqidl : CTGGCTTTAAACGAGTTCCGCAGCATACCG : 12 6 0 
Seqid3 : . 1169 



* 1280 * 
Seqidl : CAGGTTGATTTGATTGCCAACGCGCGCAAA : 12 90 
Seqid3 : . 1199 



1300 * 1320 
Seqidl : GGCGTGCGCGGTTACAGCCATACCGTCGCT : 13 2 0 
Seqid3 : . 1229 
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* 1340 * 

Seqidl : ACCGAAAACCTCGACGAATTCGGCATTTAC : 135 0 
Seqid3 : . 1259 



1360 * 138O 
Seqidl : GGCAAATCCACCTTCCATCCTGCCGACGGG : 13 8 0 
Seqid3 : : 1289 



* 1400 * 
Seqidl : CTGTCGCTTATCGGCGGCGGACGTTTGGGA : 1410 
Seqid3 : . 1319 



1420 * 1440 

Seqidl : CACTATAAAATCGAGTCGGGCGAAGGCAAA : 144 0 
Seqid3 : . 1349 



* 1460 * 
Seqidl : ACCCTGCACAAAGCCAGCAAAACCAAGTTC : 14 7 0 
Seqid3 : : 1379 



1480 * 1500 

Seqidl : ACCGGCTACGCAGGCGCGGTTTACGACTTG : 15 0 0 
Seqid3 : . 14og 



* 1520 * 
Seqidl : AACGACAACAACAGCCTCTACCTGAGCCTG : 153 0 
Seqid3 : 1439 



1540 * 1560 
Seqidl : TCCCAGCTCTACACACCGCAAACCAACCTC : 15 6 0 
Seqid3 : : 1469 
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* 1580 * 

Seqidl : GATGCCGACGGCAAGCTGCTCAAACCGCGC • 15 90 
Seqid3 : 



1600 * 1620 
Seqidl : CAAGGCAACCAGTTTGAAGTCGGTTACAAA • 162 0 
SSqid3 : i 1529 



* 1640 * 
Seqidl : GGCAGCTACATGGACGACCGCCTCAATGCC • 165 0 
S ^ id3 = 1559 



1660 * 1680 
Seqidl : CGAGTTTCGTTCTACCGCATGAAAGACAAA : 168 0 
SeC * id3 : : 1589 



* 1700 * 
Seqidl : AACGCCGCCGCACCGTTGAACCCGAACAAC • 1710 
SSqid3 : : 1619 



1720 * 1740 
Seqidl : AAAAAAACCCGTTACGCCGCATTGGGCAAA • 174 0 
Se< 5 ±d3 : : 1649 
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1780 * isoo 
Seqidl : AGCGGCGCGGTTACACCGAAATGGCAAATC • 18 0 0 
Se( 3 id3 : : 1709 



* 1820 * 
Seqidl : CATGCAGGTTACAGCTATCTGCACAGCCAA : 183 0 
Se< 5 ±d3 : : 1739 



1840 * i 86 o 
Seqidl : ATCAAAACCGCCTCCAATTCACGCGACGAC : 1860 
Se< 3 id3 : : 1769 



* 1880 * 
Seqidl : GGCATCTTCCTGCTGATGCCCAAACACAGC : 18 9 0 
Se< 3 id3 : : 1799 



1900 * 1920 
Seqidl : GCAAACCTGTGGACGACTTACCAAGTTACG : 192 0 
Seqid3 : : 1829 



* 1940 * 
Seqidl : CCCGAGCTGACCATCGGCGGCGGAGTGAAC : 195 0 
Seqid3 : : 1859 



1960 * 1980 
Seqidl : GCGATGAGCGGCATTACTTCATCTGCAGGG : 19 8 0 
Seqid3 : : 1889 



* 2000 * 
Seqidl : ATGCATGCAGGCGGTTATGCCACGTTCGAT : 2 010 
Se< 2 id3 : : 1919 
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2020 * 2040 

Seqidl : GCGATGGCGGCATACCGCTTCACGCCCAAG : 2 04 0 
Seqid3 : . ±94Q 



* 2060 * 
Seqidl : CTGAAGCTGCAAATCAACGCCGACAACATC : 2 070 
Se ^ id3 : : 1979 



2080 * 2100 
Seqidl : TTCAACCGCCATTACTACGCCCGCGTCGGC ■ 2100 
g Seqid3 : : 2Q09 



CO 

5 

i y 



* 2120 * 

Seqidl : GGCGCGAACACCTTTAACATTCCCGGTTCG : 213 0 
Seqid3 : 



2039 



2140 * 2160 
Seqidl : GAGCGCACCTGGACGGCAAACCTGCGTTAC : 216 0 
Seqid3 •• G.CT . 2069 



Seqidl : AGTTTTTAA : 216 9 
Seqid3 : . 2 078 
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Figure 2 : Alignment of the BASB053 polypeptide sequences. 

Identity to SeqID No:2 is indicated by a dot and Gap is indicated by a dash. 



* 20 * 

Seqid2 : MGQFMSVFRINMTAATVLAALSSSVFAAQT : 3 0 
Seqid4 : . . 1 



40 * 60 
Seqid2 : ADLETVHIKGQRSYNAIVTEKNGDYSSFAV : 6 0 
Seqid4 : - - . GNR . 2 9 



* 80 * 
Seqid2 : T VGT K I PAS LRE I P Q S VS 1 1 TNQQ VKDRN V : 90 
Seqid4 : . 59 



100 * 120 

Seqid2 : DTFDQLARKTPGLRVLSNDDGRSSVYARGY : 12 0 
Seqid4 : . 89 



* 140 * 
Seqid2 : EYSEYNIDGLPAQMQS INGTLPNLFAFDRV : 15 0 
Sec 3 id4 : : 119 



160 * 180 

Seqid2 : EVMRGPSGLFDSSGEMGGIVNLVRKRPTKA : 18 0 
Seqid4 : . 149 



* 200 * 

Seqid2 : FQGHAAAGFGTHKQYKAEADVSGSLNSDGS : 210 
Seqid4 : . 179 
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220 * 240 
Seqid2 : VRGRVMAQTVGASPRPAEKNNRHETFYAAA : 24 0 
Sec 3 id4 : : 209 



* 260 * 
Seqid2 : D WD I NPDTVLGAGYL YQQRHLAP YNGL PAD • 2 70 
Sec * id4 : : 239 



280 * 300 
Seqid2 : ANNKLPSLPQHVFVGADWNKFKMNSHDVFA : 3 00 
Se< 3 id4 : : 269 



pi * 32 0 * 

SI Seqid2 : DLKHYFGNGGYGKVGMRYSDRDADSNYAFA • 33 0 

1 Seqid4 : ; 299 



fc*f 



340 * 360 
Seqid2 : GSKLGMKTPAGRPGCNTADDKACAVGLGTE : 360 
Sec ? id4 : : 329 



* 380 * 
Seqid2 : I KQ KAL AFD AS Y S R P F RLGNT ANE F V I G AD : 3 90 
Seqid4 : : 359 



400 * 420 
Seqid2 : YNRFRSTNEQGRTTLYARGGLALNE FRS I P : 42 0 
Sec 3 id4 : : 389 
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Seqid4 
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440 



Q VDL I ANARKGVRG YSHTVATENLDE FG I Y 



450 
419 



460 * 480 

Seqid2 : GKSTFHPADGLSLIGGGRLGHYKIESGEGK : 480 

Seqid4 : . . _ 

^ : 449 

* 500 * 

Seqid2 : TLHKAS KTKFTG YAGAVYDLNDNNS L YLS L : 510 
Secrid4 • 

4 ; 479 

520 * 54 0 
Seqid2 : SQLYTPQTNLDADGKLLKPRQGNQFEVGYK • 54 0 
SeC * id4 : : 509 

* 560 * 
Seqid2 : GS YMDDRLNARVS FYRMKDKNAAAPLNPNN • 570 
Se< 3 ±d4 : :* 539 

580 * 60 o 
Seqid2 : KKTRYAALGKRVMEGVETE I SGAVTPKWQI • 6 00 
Se< * id4 : : 569 

* 620 * 
Seqid2 : HAGYSYLHSQIKTASNSRDDGIFLLMPKHS : 63 0 
Se< 2 id4 : : 599 



640 * 660 

Seqid2 : ANLWTT YQVT PELT I GGGVNAMS G I TS S AG : 66 0 
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: 62 9 



* 680 * 
MHAGGYATFDAMAAYRFTPKLKLQINADNI : 6 90 
: 659 



700 * 720 
FNRHYYARVGGANTFNI PGSERTWTANLRY 
L 



720 
689 
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Figure 3: Expression of recombinant BASB053 in E. coli Top 10 cells. SDS-PAGE 
electrophoresis of bacterial protein extracts corresponding to controle (lane 1, strain 
carrying plasmid pBADglll) or recombinant (lane 2, pBADgIII-BASB053) E. coli 
Top 10 cells. 




BASB053 (~ 70kDa) 



